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  TreeBASE2	  is	  a	  public	  repository	  of	  peer-­‐reviewed	  phylogenetic	  knowledge3.	  Researchers	  submit	  their	  results	  to	  TreeBASE	  when	  they	  are	  writing	  a	  manuscript	  based	  on	  them	  for	  publication	  in	  a	  suitable	  journal.	  The	  submitted	  data	  are	  assigned	  permanent,	  unique	  identifiers	  and	  web	  addresses	  that	  authors	  can	  refer	  to	  in	  their	  article.	  Anyone	  can	  locate	  and	  access	  the	  data	  once	  the	  study	  has	  been	  published	  by	  TreeBASE	  and	  by	  the	  targeted	  journal.	  A	  prototype	  of	  this	  system	  has	  served	  the	  phylogenetics	  community	  well	  for	  a	  number	  of	  years,	  accumulating	  the	  results	  of	  thousands	  of	  studies.	  The	  usage	  model	  was	  that	  of	  a	  silo	  where	  data	  could	  only	  be	  accessed	  through	  a	  web	  browser,	  and	  only	  be	  downloaded	  in	  representations	  that	  omitted	  important	  associated	  metadata.	  A	  human	  with	  considerable	  expertise	  needed	  to	  read	  and	  interpret	  the	  web	  pages	  through	  which	  everything	  was	  served	  up	  to	  make	  sense	  out	  of	  what	  was	  available.	  	  This	  model	  is	  not	  always	  practical.	  For	  example,	  phyloinformatic	  research	  often	  uses	  so	  much	  data	  that	  automation	  is	  becoming	  necessary.	  Where	  human	  intervention	  is	  no	  longer	  feasible,	  machines	  –	  which	  are	  stupid	  –	  must	  be	  able	  to	  do	  the	  job	  instead;	  and	  they	  need	  to	  be	  told	  what	  is	  what.	  This	  has	  spurred	  more	  explicit	  standardization	  of	  the	  syntax	  and	  semantics	  of	  phylogenetic	  knowledge.	  The	  latest	  version	  of	  TreeBASE	  facilitates	  this	  by	  adopting	  a	  collection	  of	  community4	  standards:	  	  
 PhyloWS5	  for	  automated	  searching	  using	  a	  contextual	  query	  language6	  and	  retrieval	  using	  a	  clearly	  defined	  URL	  API.	  	  
 NeXML7	  for	  robust	  data	  syntax	  and	  flexible	  metadata	  annotation.	  	  
 CDAO8	  (and	  other	  ontologies)	  for	  defining	  the	  semantics	  of	  the	  metadata.	  	  We	  will	  present	  an	  overview	  of	  how	  these	  components	  work	  together	  to	  make	  phylogenetic	  knowledge	  accessible	  to	  machines	  on	  the	  semantic	  web.	  Using	  this	  new	  architecture,	  client	  side	  software	  (including	  off-­‐the-­‐shelve	  tools	  such	  as	  RSS	  readers)	  can	  query,	  transform	  and	  download	  TreeBASE	  data	  autonomously.	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